Desarrollo de una plataforma de análisis de datos









































































































conocidas hasta  la  fecha en  Atlas of Protein Sequence and Structure.  Podría decirse que fue la 
primera base de datos biológicos. El cual evolucionó después en el PIR.
En la década de los '80 el número estimado de las secuencias conocidas era de 1500.  En 
1982 el   laboratorio  europeo de  biología  molecular   (  EMBL )  desarrolla  una  base  de  datos  de 











ingente   información,   siendo   millones   de   secuencias   de   bases,   son   necesarias   herramientas 
informáticas para su tratamiento de manera eficiente. Aquí es donde juega un papel importante la 
bioinformática con su capacidad de comparar y relacionar esta información proveniente de fuentes 

















secuencias   o   de   manera   indirecta   para   de   este   modo   obtener   reglas   que   permitan   predecir 
propiedades en secuencias no conocidas.
Una de las aplicaciones más utilizadas en bioinformática son las relacionadas precisamente con el 
























Blast   y   Fasta   realizan   búsqueda   de   secuencias   similares.  Ésta   se   realiza   alienando   la 




También   se   hacen   unos   de   penalizaciones   cuando   se   encuentran   deleciones   donde   no   hay 
alineamiento.
Fasta busca k­tuplas iguales, y de esta forma obtiene fragmentos de longitud k, pero pierde 

















Para utilizar CLUSTALW, debemos introducir   la dirección  http://www.ebi.ac.uk/clustalw/ 
(fig 1.3.)
Fig. 1.3. CLUSTALW








































1. WSBlast,   realizan   una   comparación   de   la   secuencia   introducida   con   las 
existentes   en   sus   bases   de   datos   y   devuelve   las   secuencias   con   mayor 
similitud.
2. WSFasta,   realizan   una   comparación   de   la   secuencia   introducida   con   las 































El  material   que   forma   nuestros   genes   es   el   ácido   desoxirribonucleico   (ADN).   Es   una 











































procesamiento  de   imágenes.  De  manera  muy  básica   lo   que   se   hace  es  obtener   una  matriz   de 
expresión  normalizada  en   función  de   la   intensidad  de   los   diferentes   puntos  que   conforman   la 
imagen, y su comparación con la intensidad del fondo. De este modo se consiguen suprimir los 
posibles errores provenientes de los aparatos de medición.




























científico   relacionado   con   la   biología  molecular.   Los   programas   que   se   han   utilizado   como 














datos   “.dat”   en   el   que   se   ajustan   parámetros   tales 
como el filtrado, relleno, normalización,  umbrales y 
centrado.  También puede  realizar  una  transposición 
















hierarchical Permite   agrupar   los   datos   a   través   de   diferentes 
métodos de agrupamiento jerárquico.
K­means kmeans Es   un   algoritmo   de   agrupamiento   particional,   esta 
utilidad al igual que las demás nos permite establecer 
parámetros   de   ejecución   tales   como   el   tipo   de 
distancia, normalización o incluso iteraciones.
Fuzzy C Means fcmeans Es   una   utilidad   que   nos   permite   agrupar   datos   en 
conjuntos   o   clases   difusas.   Esta   agrupación   no   se 
hace   en   conjuntos   completamente   separados,   los 
elementos que poseen casa uno pueden tener relación 
con  los  de  otro  conjunto,  por  eso  lo  denominamos 
agrupación difusa.
Kernel C Means kcmeans Es   un   método   de   agrupamiento   particional.   El 







fkcn El programa es  un algoritmo que combina  SOM y 
métodos difusos produciendo muy buenos resultados.
Double Threshold dblthr Este   procedimiento   pone   juntos   los   datos   cuya 
distancia esta  bajo la  especificada por  el  parámetro 














representados   los   datos.   Los   nuevos   valores   de 







SOM som Este   algoritmo   implementa   los   mapas   auto­
organizativos de Kohonen, que obtienen en muchos 
menos conjuntos los datos mas representantes de los 
originales.  Se  puede  consultar  mas   información   en 
[11].
Batch SOM batchsom Implementa   los   mapas   auto­organizativos   de 
Kohonen   usando   la   variante   “Batch   training”.   Se 




Fuzzy SOM fsom Este   algoritmo   deriva   del   SOM,   utiliza   técnicas 
difusas para el tratamiento de los datos. Puede servir 
como referencia la información [12].
KerDenSOM kerdensom "Kernel   Probability   Density   Estimator   Self­





































































































objetivos.  El   primero  de   ellos   ocultar   detalles   de   la   implementación  y   ofrecer   una   aplicación 
















El   W3C   define   un   servicio   web   como   un   sistema   software   diseñado   para   soportar 
comunicación máquina­máquina de forma interoperable en una red.
Un web service permite a dos aplicaciones remotas conectarse y enviarse datos. Cada servicio web 























usuario un servicio  funcionando que permitiese  pulsar  manteniendo una   tecla  de  control  sobre 
cualquier palabra para traducirla. Con lo que en este enfoque quedaría:

















común,  de   forma  que pueda  ser   comprendida  en   los  dos  extremos  de   la  conexión.  Por 
ejemplo SOAP o XML­RPC.
3) Capa   de   descripción   de   servicio:   especifica   el   interfaz   del   servicio  web.  WSDL  es   el 
estándar en esta capa.
4) Capa service discovery: centraliza  los servicios en un registro común, de forma que los 
servicios   web   pueden   publicar   su   localización   y   descripción   y   hace   fácil   que   sean 
descubiertos. Ejemplo: UDDI.
La corriente principal de uso de los servicios web es utilizar HTTP como capa de transporte, 














1. Endpoint   reference,  que   incluye,  entre  otras  cosas,   la  dirección donde va dirigida  el 
mensaje.  








Los mensajes  XML contienen  tags,  que son “metadatos”,  datos  que son  información sobre  los 
propios datos. De esta forma los mensajes SOAP son fácilmente entendibles para un ser humano, 
































En este mensaje se puede observar  la   inclusión de un elemento Envelope,  que a su vez 
incluye un elemento Body; ambos han de aparecer obligatoriamente en un mensaje SOAP.
También se aprecia la definición de cinco nombres de espacios. Los nombres de espacio permiten 

























































La especificación original  SOAP se creó  antes de que existiesen reglas estándar para  la 
codificación de datos en XML. La especificación actual utiliza XML Schema para la  codificar 
los datos. Como existen algunos tipos de datos no estandarizados por XML  Schema,   se 
mantienen algunas convenciones procedentes de la especificación de tipos  original   como   las 
de arrays y referencias.






En nuestro   ejemplo,   la   petición   incluye  un  elemento  part   (un  parámetro  que   llevará   la 
petición) llamado palabra, la palabra en español a traducir. El atributo type debe ser especificado 
como un XML Schema Qname: el valor del atributo debe estar calificado con  el   nombre   de 
espacio de XML Schema obligatoriamente. En este caso el tipo es el xsd:string. La respuesta tiene 









































En   este   caso,   el   tag   <binding   name="traduccion_binding"  
type="traduccion:TraduccionPortType"> está diciendo “voy a dar los detalles específicos de 
cómo la operación traducción va a ser llevado a cabo”.





Un   estilo   “rpc”   indica   que   los  mensajes   de   las   peticiones   llevarán   un  wrapper  XML  
indicando el nombre de la función, y a su vez los parámetros de la petición iran dentro de 
ese wrapper (ver  listado 1).  Por contra,  un estilo document significa  la ausencia de un  
formato predeterminado, tan sólo tiene que ser XML. Cliente y servidor deben de llegar de 
acuerdo de  alguna forma para  diferenciar  a  qué  operación se  está   llamando y con qué  
parámetros. Por ejemplo el toolkit gSOAP 2.7.6d, en estilo document, intenta averiguar la 
operación a la que se está llamando por los tipos de los parts enviados. Si dos tipos de  
peticiones  comparten  los mismos  tipos  de  parámetros,  entonces  el  mensaje de petición  
podría llegar al handler de la operación equivocada.
• El atributo “transport” indica que capa de transporte irá debajo de los mensajes SOAP. 







necesario  examinar el  propio mensaje SOAP para hacerla   llegar  a  su destino,  sino que  
bastaría   examinar   el   paquete   HTTP   que   lo   envuelve.   También   puede   ser   tenido   en  































tiene un correspodiente elemento port.  Cada port   tiene una dirección del servicio y un  














la   salida   de   los   programas   de   línea   de   comandos   del   paquete   engene.   Por   tanto   una   posible 
implementación del servicio enviaría los datos como archivos adjuntos a los mensajes SOAP. 
En el momento de la construcción del servicio,   los web services manejaban principalmente las 
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